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学位論文要旨 
 
Development of molecular markers for the endangered Babina species 
(Anura: Ranidae) and classification of its phylogenetic position 
（絶滅危惧無尾類 Babina 属（アカガエル科）に関する分子マーカーの開発
と系統学的位置の解明） 
 
掛橋 竜祐 
 
 Babina 属はアカガエル科の分類群で、現在主流の分類体系では 10 種を含む
とされている。そのうち、日本では、琉球列島にホルストガエル（B. holsti）、
オットンガエル（B. subaspera）、ヤエヤマハラブチガエル（B. okinavana）の
3 種が分布している。これまでの研究で、ホルストガエルとオットンガエルは、
系統学的に他の 8 種とは別のクレードを形成することが分かっている。また、
原記載において、Babina属は、ホルストガエルとオットンガエルのみを含んで
いるため、それ以外の種は別属とみなす分類体系もある。このため、本研究で
は、ホルストガエルとオットンガエルを狭義 Babina属、それ以外を広義Babina
属とする。この Babina 属のアカガエル科における系統学的位置に関してはいく
つかの先行研究がある。しかし、それらの解析において、Babina属の系統的位
置は一致せず、また系統樹の統計的支持率も低いことから、アカガエル科にお
ける Babina属の位置や、本属に最も近縁なアカガエル類についてはこれまで統
一見解が得られていなかった。また、本邦産 Babina属 3種では、もともとの生
息域が狭いことに加え、近年の開発などによる生息地の減少が懸念されており、
3種ともに IUCNのレッドリストで絶滅危惧 IB類に指定されている。 
 本研究では、Babina 属についての未解決系統問題にアプローチするため、豊
富な塩基配列情報と、ゲノム構造変化という特殊な系統マーカーが利用できる
ミトコンドリアゲノム（以下ミトゲノム）に注目した。そして、本邦産 Babina
属全種についてミトゲノム全塩基配列を決定し、アカガエル科内の Babina 属の
系統的位置の解明を試みた。さらに、種の効果的な保全を行う上では、管理単
位や優先的に保護すべき集団の決定が重要である。これらを規定するためには、
遺伝マーカーを用いて集団構造や遺伝子流動などの生物学的特性を理解する必
要がある。ミトゲノムの遺伝子は、保全研究上必須である種内の遺伝マーカー
として利用できることが知られているため、全37種のミトゲノム遺伝子のうち、
Babina類の種内解析に最も有効な遺伝子について検討した。一方で、ミトゲノ
ム遺伝子は母系遺伝要素しかとらえられず、また、単一遺伝子座としてしか扱
えないなどの欠点も存在する。そのため、より詳細な種内レベルの研究を行う
ためには、突然変異率の高い共優性マーカーが必要となる。そこで狭義 Babina
属に注目し、この 2種に有効なマイクロサテライトマーカーの開発を行った。 
 一報目の論文において、本邦産 Babina 属 3 種（狭義 2 種、広義 1 種）と、
本属の近縁属の一つとされる Lithobates属のウシガエル（L. catesbeianus）に
ついて、ミトゲノムの全塩基配列を決定した。さらにこれまでにミトゲノムが
報告されている他のアカガエル類を加え、ミトゲノムの 37遺伝子について塩基
置換率を比較した。その結果、nad5遺伝子の塩基置換速度が速く、かつ、塩基
数も長かったため、この遺伝子が Babina種内の遺伝的多様性を調べる上で有効
なマーカーとなりうることが分かった。次に、ミトゲノムの全ての ribosomal 
RNA遺伝子とタンパク質遺伝子の塩基配列を用いて最尤法およびBayes法で系
統樹を構築した。その結果、Babina属は Odorrana属と単系統群を形成し、さ
らに Lithobates属がその姉妹群となった。Babina・Odorrana属クレードは最
尤法のブートストラップ値で 67.8 %、ベイズ事後確率では 98.8 %で支持された。
また、今回決定した Babina 属とウシガエルのミトゲノムの構造について、ウシ
ガエルではアマガエルやヒキガエル、トノサマガエルなど他の一般的なカエル
亜目と同様の遺伝子配置を持っているのに対し、Babina属の 3種ではそれとは
異なり、transfer RNA-His遺伝子がD-loop領域下流へ転座していた（一部 tRNA
遺伝子は偽遺伝子化している）。この構造を Odorrana属と比較したところ、同
様の派生的な配置が観察された。この tRNA-His遺伝子の位置は、Babina 属と
Odorrana 属の共有派生形質であると考えられ、ミトゲノムの構造からも、
Babina属の最近縁属が Odorrana属であることが示唆された。 
 二報目の論文では、狭義 Babina 属の 2 種において使用可能であるマイクロ
サテライト遺伝子座を同定した。オットンガエルにおいては、8個のマイクロサ
テライト遺伝子座がすでに報告されていたが、親子鑑定や個体識別といった個
体レベルの解析にはさらに多くの遺伝子座を用いることが望ましいため、新た
に 8 つの遺伝子座を単離した。オットンガエル集団において、今回新たに単離
した 8 個のそれぞれの遺伝子座のアリル数と期待ヘテロ接合度はそれぞれ 5‐
12および 0.620‐0.905 であった。さらに、既知の遺伝子座と新しい遺伝子座の
合計 16 遺伝子座をホルストガエルで検証したところ、12 遺伝子座において、
オットンガエルと同程度の多型性があることが確認された。これらのマイクロ
サテライト遺伝子座は集団間の研究から個体レベルの研究までさまざまなスケ
ールに対して有効であると思われる。 
 本研究により、Babina属の系統学的問題を解決することができた。また、本
研究で同定したミトゲノム遺伝子とマイクロサテライト遺伝子座を用いること
で、絶滅危惧種である狭義 Babina属の 2種に対し、保全研究において重要な幅
広いスケールの研究を遂行できると期待される。 
